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Резюме
Лямблиоз не теряет своей актуальности, несмотря на активное развитие таких направлений медицины, как ди-
агностика, лечение и профилактика. Выделяют 8 генетических групп простейшего Giardia lamblia – от А до Н. 
Генетические комплексы А и В долгое время связывали с возникновением инвазии у человека, когда другие – от 
С до H – выявлялись лишь у специфичных животных-хозяев. Последние данные исследования простейшего 
указывают на то, что это распределение условно и циркуляция генетических сборок G. lamblia является более 
сложным и многофакторным процессом. В свою очередь фенотипически неразличимые группы А и В также 
имеют значительные генетические отличия и делятся на подгруппы АI, АII и АIII, а также ВIII и ВIV. Во многих на-
учных исследованиях основным методом, позволяющим установить принадлежность G. lamblia к определенной 
сборке, наряду с частичным или полногеномным секвенированием является мультилокусное определение по-
лиморфизма длин рестрикционных фрагментов с использованием «традиционных» генов, таких как бета-гардин 
(β-giardin (bg)), триозофосфатизомераза (triosephosphate isomerase (tpi)) и глутаматдегидрогеназа (glutamate 
dehydrogenase (gdh)). Активно ведутся поиски по выявлению новых мишеней, пригодных для определения при-
надлежности к генетическим группам. 
В связи с отсутствием стандартизированных подходов к молекулярному генотипированию возбудителя лям-
блиоза продолжается этап накопления знаний о его генетическом разнообразии. Данные сведения важны для 
понимания связей между генетическими комплексами G. lamblia и клиническими проявлениями, а также отда-
ленными последствиями заболевания, патогенеза и взаимодействия между возбудителями при коинфицирова-
нии различными генетическими сборками, равно как оценки вклада каждой из них в инфекционный процесс, так 
и потенциала для накопления генетических рекомбинационных мутаций и уровнем их распространенности в 
возрастных группах или по территориям. 
В обзоре представлены актуальные данные о современном уровне знаний о генетическом разнообразии воз-
будителя лямблиоза и его патогенетических особенностях, а также оценены перспективы усовершенствования 
генотипирования G. lamblia.
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ментов
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Abstract
Giardiasis does not lose its relevance, despite the active development of such areas of medicine as diagnosis, treatment 
and prevention. There are 8 genetic groups of the protozoan Giardia lamblia from A to H. Genetic complexes A  
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and B have long been associated with the occurrence of invasion in humans, when others - from C to H - were detected 
only in specific animal hosts. Recent data indicate that this distribution is conditional and the circulation of G. lamblia ge-
netic assemblies is a more complex and multifactorial process. In turn, phenotypically indistinguishable groups A and B 
also have significant genetic differences and are divided into subgroups AI, AII and AIII, as well as BIII and BIV. In many 
scientific studies, the main method to establish the belonging of G. lamblia to a particular assembly, along with partial 
or full genome sequencing, is multilocus determination of restriction fragment length polymorphisms using «tradition-
al» genes, such as beta-giardin (bg), triosephosphate isomerase (tpi) and glutamate dehydrogenase (gdh). Intensive 
searches are conducted to identify new targets suitable for identifying genetic groups.
Due to the lack of standardized approaches to molecular genotyping of the causative agent of giardiasis, the stage of 
accumulating knowledge about its genetic diversity continues. This information is important for understanding the rela-
tionships between genetic complexes of G. lamblia and clinical manifestations, as well as long-term consequences of 
the disease; pathogenesis and interaction between pathogens during co-infection with different genetic assemblies, and 
also assessment of the contribution of each of them to the infectious process, as well as the potential for the accumu-
lation of genetic recombination mutations and their level of prevalence in age groups or territories. The review presents 
latest data on the current state of knowledge about the genetic diversity of the causative agent of giardiasis and its 
pathogenetic features, and also evaluates the prospects for improving genotyping of G. lamblia.
Keywords: giardiasis, invasion, PCR, genotyping, restriction fragment length polymorphism
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Введение
Инфекционные заболевания сопровождают 

человечество на протяжении всего его существо-
вания и наносят ощутимый экономический и со-
циальный ущерб. Несмотря на то, что бактерии 
или вирусы считаются основными возбудите-
лями инфекционных заболеваний, немаловаж-
ную роль и вклад в заболеваемость населения 
Земли вносят паразитарные инвазии, которые 
«маскируют» свои клинические проявления под 
наиболее распространенные инфекционные па-
тологии и продолжают успешно существовать. 
Распространению инвазий способствуют такие 
эпидемиологические риски, как глобализация, 
преодоление возбудителями межвидовых ба-
рьеров, развитие лекарственной устойчивости 
и, наконец, эволюция самих микроорганизмов. 
По данным ВОЗ (2017), более 4,5 млрд человек 
в мире инвазированы паразитами, из них 70 % 
составляют дети [1].

Одним из таких эпидемически значимых 
паразитов является простейшее G. lamblia – ос-
новная причина возникновения невирусных ди-
арей во всем мире, которая вызывает широко 
известное заболевание – лямблиоз. По данным 
ВОЗ, ежегодно лямблиями инвазируется около  
280 млн человек. Согласно официальным дан-
ным в 2020 г. в Польше было зарегистрировано 
358 новых случаев лямблиоза, в Латвии ежегод-
но в среднем выявляется 34 случая, в Эстонии – 
86, в Российской Федерации – более 130 000, а в 

Республике Беларусь — более 500 случаев [2–4]. 
Существенные различия в количестве регистри-
руемых случаев заболевания могут быть связа-
ны с особенностями систем здравоохранения 
этих стран, в частности с методами диагностики 
этиологического агента, а также статистического 
учета заболеваемости. Некоторые исследовате-
ли предполагают, что количество случаев в разы 
больше, что связано с существованием бессим-
птомных форм, которые поддерживают циркуля-
цию возбудителя в популяции [5].

G. lamblia является распространенным ки-
шечным патогеном, который, несмотря на то, 
что поражает в основном желудочно-кишечный 
тракт, вызывает достаточно большое количество 
неспецифичных симптомов, которые увеличива-
ют длительность периода постановки диагноза и 
отдаляют начало этиотропной терапии. Острые 
формы, как правило, связаны с появлением у 
заболевшего водянистой диареи, но наличие 
хронической инфекции может проявляться раз-
нонаправленными симптомами: от классических 
проявлений со стороны желудочно-кишечного 
тракта (диарея) до нарушения всасывания пи-
тательных веществ, остановки развития у детей, 
аллергических проявлений, например, крапивни-
цы и т. д. [4, 6, 7]. Существенной проблемой оста-
ется возникновение отдаленных последствий 
после перенесенного заболевания, таких как 
синдром раздраженного кишечника или хрониче-
ской усталости [8].
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В мировой практике для диагностики лям-
блиоза разработаны и внедрены тест-системы 
на основе иммунологических методов по опре-
делению антител к G. lamblia и выявлению ан-
тигена в фекальных образцах, методами ИФА и 
ПЦР в различных модификациях и др., тем не 
менее диагностика лямблиоза вызывает опре-
деленные трудности. До настоящего момента в 
соответствии с приказом Министерства здраво-
охранения Республики Беларусь от 15.12.2010 
№ 1334 «Об утверждении Инструкции о порядке 
применения методов обследования на парази-
тарные заболевания отдельных профессиональ-
ных, возрастных и других групп населения» в 
нашей стране основным методом диагностики 
паразитарных заболеваний является микроско-
пия, которая обладает низкой чувствительностью 
и специфичностью. В связи с наличием пере-
крестных иммунных реакций, а также сложности 
строения самого возбудителя иммунологические 
тесты также не дают реального представления о 
распространенности лямблиоза. Широкое вне-
дрение молекулярных методов способствует 
эффективному и своевременному выявлению 
инвазии, что доказывает международный опыт.  
В Норвегии с 2020 г. в качестве диагностического 
теста определения наличия генетического мате-
риала простейшего используется метод ПЦР, что 
позволило увеличить выявляемость паразита бо-
лее чем на 40 % и помогло не только установить 
распространенность инвазии внутри страны, но 
и охарактеризовать эпидемический процесс [9].

В настоящее время генетические особен-
ности G. lamblia изучены недостаточно, тем не 
менее эти знания позволят выработать универ-
сальные молекулярные методы для формирова-
ния представления об эндемичности определен-
ных территорий, выявлении новых групп риска и 
сравнения эпидемиологических данных. В то же 
время они помогут установить связь между гене-
тическими особенностями патогена и тяжестью 
клинических проявлений, частотой возникнове-
ния отдаленных последствий у инвазированных 
лиц, позволят выявить факторы риска, которые 
имеют первостепенное значение для поддержа-
ния эпидемического процесса и способствуют 
возникновению микст-инфицирования.

Генетическое разнообразие G. lamblia
Разработка, использование и широкое вне-

дрение молекулярных методов в исследование 
паразита привело к обнаружению различий у мор-
фологически неотличимых друг от друга простей-
ших и открытию различных генетических групп.

Изучение геномов изолятов G. lamblia, выде-
ленных у инфицированных людей, показало, что 
их можно разделить на две главные генетические 

группы или ассамблеи/сборки, названные А и В, с 
уровнем аминокислотной идентичности в кодиру-
ющих регионах около 78 %. Изоляты, относящие-
ся к ассамблее А, лучше изучены, однако совре-
менные эпидемиологические данные позволяют 
предположить, что изоляты генетической группы 
В более распространены в человеческой популя-
ции. Представители сборки А и В найдены и у жи-
вотных, таких как домашний скот, кошки, собаки и 
крысы, что свидетельствует о зооантропонозной 
природе возбудителя. Другие изоляты, генетиче-
ски отличные от ассоциированных с человеком 
групп А и В, обнаружены у целого ряда животных 
и птиц и сгруппированы в ассамблеи от С до Н. 
Генотипы, принадлежащие к комплексам C и D, 
были выявлены у собак, волков, койотов и кошек; 
E – у крупного рогатого скота, овец, свиней, коз и 
буйволов; F – у кошек; G – у крыс, Н – у морских 
млекопитающих [10]. 

До недавнего времени предполагалось, что 
в человеческой популяции могут циркулировать 
представители только двух генетических ком-
плексов возбудителя — А и В. Однако публикует-
ся все больше научных исследований о том, что 
некоторые несвойственные для людей комплек-
сы G. lamblia встречаются в человеческой попу-
ляции и, наоборот, генетические группы лямблий, 
характерные для человека, идентифицируют у 
животных. Встречаются спорадические сведения 
об идентификации ассамблей С, D и F у людей 
(некоторые территории Африки, включая Египет). 
Все чаще сообщается о выявлении случаев ин-
вазирования человека генотипами, принадлежа-
щими ассамблее Е (Новая Зеландия, Бразилия, 
Египет, Китай). Предполагается, что парноко-
пытные животные, такие как крупнорогатый скот, 
овцы и свиньи, являются основными хозяевами 
возбудителя генетического комплекса Е, однако 
в последнее время наблюдается растущая тен-
денция к выделению от скота изолятов генетиче-
ской группы А. Следует отметить, что она чаще 
встречается у молодых животных, тогда как Е —  
у взрослых особей [11–15].

Показано, что внутри ассамблей простей-
шего G. lamblia также существует разнообразие. 
Среди генетической группы А определяется по 
меньшей мере 3 подгруппы: АI — рассматривает-
ся как зооноз и обнаруживается у крупнорогатого 
скота, буйволов, кошек, свиней, овец; АII — цир-
кулирует в основном у человека; АIII — выявляет-
ся главным образом у диких жвачных животных. 
Внутри генетической группы В определяется две 
подгруппы — ВIII и ВIV, представители которых 
могут поражать как животных, так и людей и от-
носятся к зооантропонозам [8].

Сведения о корреляции между клинически-
ми проявлениями, ареалом распространения 
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и определенными генетическими комплексами 
противоречивы. Так, в исследованиях, прове-
денных в Нидерландах среди детей в организо-
ванных коллективах, изоляты G. Lamblia, отно-
сящиеся к сборке В, выявлялись чаще (70 %), 
чем изоляты, принадлежащие геногруппе А  
(30 %). Однако у детей, инвазированных изоля-
тами комплекса А, вероятность развития диареи 
была в 26 раз выше, чем у детей с изолятами, от-
носящимися к комплексу В, характеризующимся 
бессимптомным течением [16]. Схожие результа-
ты выявили египетские исследователи в группе 
пациентов с диареей в возрасте от 2 до 55 лет. 
У пациентов с изолятами, принадлежащими к ге-
нетической группе А (36,66 %), заболевание про-
текало в более тяжелой форме, чем у инвазиро-
ванных изолятами, относящимися к комплексу В 
(63,34 %) [18].

В других научных источниках зафиксирована 
большая частота встречаемости изолятов, свой-
ственных для ассамблеи В с противоположной 
корреляцией, — симптомы у инвазированных 
проявлялись чаще, чем при инфицировании изо-
лятами, принадлежащими сборке А. По данным 
английских ученых, среди пациентов с гастро-
энтеритами о наличии симптомов кишечной ин-
фекции (рвота, вздутие и боли в животе, потеря 
аппетита) чаще сообщали инвазированные изо-
лятами комплекса В (67 %) [20]. По результатам 
исследований в группе детей начальной школы 
на Кубе также сообщалось о корреляции между 
симптомами заболевания и наличием изолятов 
сборки В (55 % детей) [19]. Наблюдения, прове-
денные в Испании среди пациентов стационаров 
в возрасте от 1 до 75 лет, где изоляты, принадле-
жащие сборке А, выявлялись в 29,3 % случаев, 
изоляты комплекса В — в 66,78 %, а в осталь-
ных — смешанные инвазии, свидетельствовали 
о наличии связи между генетической группой А и 
бессимптомным носительством, а также о боль-
шей частоте жалоб на наличие болей в животе 
от пациентов, инвазированных изолятами ассам-
блеи В [21].

Более того, в исследованиях, проведенных в 
Бразилии среди детей с симптомами кишечных 
инфекций (диарея), где в 74,1 % случаев выявля-
лись изоляты, относящиеся к генетической сбор-
ке В, в 15,5 % — к ассамблее А, а в оставшихся 
10,3 % — микст-инфекции с изолятами комплек-
сов А и В, никаких существенных различий меж-
ду группами по симптомам не было установлено 
[17].

Такие противоречивые сведения указывают 
на необходимость разработки стандартных мо-
лекулярных методов для выявления особенно-
стей и достоверного сравнения данных о распро-
страненности генетических групп и вызываемых 

ими симптомами между странами для внедре-
ния противоэпидемических и профилактических 
мероприятий. Кроме того, для достижения этих 
целей необходимо обеспечить возможность про-
ведения молекулярно-генетических исследова-
ний в клинических лабораториях, а не только 
использовать «классические» методы, такие как 
микроскопия.

Имеющиеся в настоящее время научные 
данные позволяют утверждать, что в большин-
стве случаев инвазирование людей происходит 
геновариантами, относящимися к генетическим 
группам А (подгруппа АII) и В. Следует отметить, 
что многочисленные исследования подтвердили 
значительные различия между представителями 
генетических сборок А и В, что даже послужило 
поводом в 1985 г. выдвинуть предположение (ко-
торое не было подтверждено), что это два разных 
микроорганизма. Наиболее изученным изолятом 
среди комплекса В является GS, среди изолятов 
подгруппы АI — WВ. 

При исследовании биологических различий 
между изолятами подгруппы АI и комплекса В 
(GS) у добровольцев было установлено, что изо-
ляты, относящиеся к сборке В, вызывали забо-
левание, в то время как изоляты подгруппы АI 
(вариант ISR) — нет. При исследовании на био-
логических моделях (песчанки) было установле-
но, что изолят комплекса В (GS) оказался более 
патогенным, чем изолят сборки А (WB) [22].

Данные научные результаты были подтверж-
дены в экспериментах на мышах, у которых при 
инвазировании изолятом, относящимся к ком-
плексу В (GS), возникали симптомы заболева-
ния, тогда как при заражении изолятом комплек-
са А (WB) развитие инфекции не происходило. 
В ходе эксперимента также было обнаружено, 
что при введении одинаковой инвазирующей 
дозы (106 трофозоитов) паразитарная нагрузка 
в кишечнике у мышей с изолятом WB была не-
сколько ниже, чем у мышей с изолятом GS, но 
различия в количестве патогена не были стати-
стически значимыми. При оценке возможности 
вызвать дефицит дисахаридов была выявлена 
связь между инвазированием изолятом GS и 
нарушением ферментативной активности, когда 
у зараженных изолятом WB такого не наблюда-
лось [23].

В более ранних экспериментах на культуре 
клеток было установлено, что различные изоля-
ты генетических групп G. lamblia отличаются по 
способности вызывать патологические измене-
ния in vitro. Например, некоторые изоляты параз-
ита (NF, S2) способны индуцировать апоптоз в 
нетрансформированной эпителиальной клеточ-
ной линии (SCBN), тогда как другие изоляты (WB, 
PB) подобный эффект не вызывали [23].
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Ввиду противоречивости эксперименталь-
ных данных углубленное изучение генетических 
особенностей изолятов комплексов G. lamblia не-
обходимо для понимания эпидемиологии и пато-
генеза лямблиоза, для установления факторов, 
на которые возможно оказывать влияние для 
предупреждения самого заболевания, а также 
его отдаленных последствий.

Проблема смешанных инвазий
В научной литературе встречаются сведения 

о наличии у пациентов с лямблиозом микст-ин-
фицирования различными генетическими груп-
пами, что подчеркивает сложность взаимоотно-
шений и динамику смены паразитов как между 
различными хозяевами, так и с окружающей сре-
дой, а также отражает наличие генетических раз-
личий. Примером могут служить исследования, 
подтверждающие инвазирование людей в Новой 
Зеландии, связанные с изолятами генетической 
сборки Е и подгруппы АIII. Наиболее вероятно, 
что дополнительное заражение изолятами, отно-
сящимися к подгруппе AIII, произошло при контак-
те с дикими животными, зараженными домашни-
ми животными и/или через загрязненную воду.

Изоляты, принадлежащие генетическому 
комплексу Е, выявлялись у людей, живущих в 
сельскохозяйственных районах с высокой плот-
ностью жвачных животных, — в Австралии, Егип-
те, Бразилии и др. Смешанное инвазирование 
изолятами комплекса Е и подгруппы BIV, также 
выявленное в Новой Зеландии, могло быть свя-
зано с наличием других скрытых источников ин-
фекции или неучтенных факторов передачи [14]. 
Сведения о смешанных инвазиях, наиболее ча-
сто свидетельствующие об одновременном ин-
фицировании изолятами генетических групп А и 
В, встречаются и в других научных работах. Од-
нако микст-инфекции редко идентифицируются 
точно, и в большинстве исследований сообщает-
ся об их распространенности в 3–10 % от общего 
количества случаев [22]. Существует предполо-
жение, что данные о микст-инвазиях занижены 
из-за преимущественной ПЦР-амплификации в 
процессе диагностического исследования гено-
мов изолятов только одного комплекса в зависи-
мости от используемых наборов праймеров.

Понимание механизмов возникновения и 
особенностей существования смешанных инфек-
ций важно, поскольку они могут поддерживать 
и/или увеличивать генетическую изменчивость 
паразитов за счет рекомбинационной изменчи-
вости. В настоящее время принято считать, что 
размножение G. lamblia бесполое, в то же время 
не исключается вероятность наличия механизма 
обмена генетической информацией в ходе по-
лового процесса как редкого, но возможного при 
определенных условиях явления.

Молекулярно-генетические методы для 
выявления и генотипирования G. lamblia

В настоящее время генотипирование микро-
организмов широко используется при осущест-
влении эпидемиологического надзора за инфек-
циями и выявлении филогенетических связей 
возбудителя. Разработано множество молеку-
лярно-генетических методов для изучения эпиде-
миологических характеристик микроорганизмов.

Методы на основе ПЦР для диагностики 
G. lamblia

Одной из первых и важнейших задач перед 
осуществлением генотипирования является не-
обходимость подтверждения наличия опреде-
ленного инфекционного агента в биологическом 
материале. В настоящее время «золотым стан-
дартом» диагностики большинства инфекцион-
ных и неинфекционных патологий являются ме-
тоды на основе ПЦР.

Разработано и применяется на практике 
множество коммерческих моно- и мультиплекс-
ных наборов для выявления генетического ма-
териала G. lamblia. Создан также отечествен-
ный набор для генодиагностики Giardia lamblia, 
Cryptosporidium parvum, Entamoeba histolytica 
«Прото-ПЦР/РВ» для ПЦР с гибридизацион-
но-флуоресцентной детекцией в режиме реаль-
ного времени в государственном учреждении 
«Республиканский научно-практический центр 
эпидемиологии и микробиологии».

Достоинством набора является наличие эк-
зогенного внутреннего контрольного образца, 
который дает возможность оценки успешности 
экстракции генетического материала, а также 
эффекта ингибирования ПЦР, что является преи-
муществом при исследовании фекальных образ-
цов, богатых ингибиторами ПЦР.

В ходе проведения собственных молекуляр-
но-биологических исследований доказана эф-
фективность и конкурентоспособность данного 
набора в сравнении с его коммерческими анало-
гами. Совпадение результатов ПЦР отмечалось в 
100 % случаев, при более детальном сравнении 
было установлено, что флуоресцентный сигнал 
в положительных образцах при применении оте-
чественного набора регистрировался на 3–5 ци-
клов раньше [24].

Многолокусное генотипирование с при-
менением метода определения поли-
морфизма длин рестрикционных фраг-
ментов 

Одним из первых в изучении генетических 
комплексов G. lamblia использовался метод 
ПЦР–ПДРФ.
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Локусы-маркеры, которые применяются в 
генотипировании G. lamblia, значительно разли-
чаются по генетической вариабельности, а так-
же чувствительности и специфичности. Тради-
ционными, или «классическими» целевыми для 
исследования генами G. lamblia являются ген 
рРНК малой субъединицы рибосом (small-subunit 
ribosomal RNA (SSU)), внутренние транскриби-
руемые спейсеры (internal transcribed spacers 
(ITS1, ITS2)) и специфичные для простейшего 
гены — бета-гардин (β-giardin (bg)), триозофос-
фатизомераза (triosephosphate isomerase (tpi)) и 
глутаматдегидрогеназа (glutamate dehydrogenase 
(gdh)) [25].

Ген рибосомной РНК малой субъединицы 
(SSU) долгое время оставался одним из наи-
более часто используемых локусов для геноти-
пирования из-за его высококонсервативной по-
следовательности, мультикопийности и высокой 
скорости накопления продукта амплификации 
в ПЦР. В большинстве исследований по геноти-
пированию с использованием фрагмента локуса 
SSU используется метод «гнездовой», или вло-
женной ПЦР для увеличения чувствительности 
реакции. Применение данного метода показало 
хорошие результаты при работе с небольшим 
количеством ДНК паразитов в пробе или же на-
личием ингибиторов ПЦР в образце, что харак-
терно для генетического материала, выделен-
ного из фекалий, которые являются основным 
материалом для исследования. Хотя локус SSU 
G. lamblia может широко использоваться для ге-
нотипирования, многие исследователи рекомен-
дуют использовать его только для подтвержде-
ния наличия возбудителя в образце, а не для 
выявления генетического разнообразия. Это 
связано с тем, что данный локус характеризуется 
низкой генетической вариабельностью между ге-
нотипами паразита, что не дает возможности их 
точной дифференцировки.

Для выявления генетических групп и под-
групп G. lamblia используются специфические 
локусы — бета-гардин (bg), триозофосфатизоме-
раза (tpi) и глутаматдегидрогеназа (gdh). В насто-
ящее время разработано и используется множе-
ство пар праймеров для амплификации данных 
локусов. Для гена tpi созданы специфичные пары 
праймеров, которые позволяют выявить различ-
ные генетические сборки G. lamblia по длине 
фрагментов с помощью гель-электрофореза 
сразу после ПЦР без необходимости в рестрик-
ционном анализе, что делает этот метод более 
выгодным по временным и финансовым затра-
там. Еще одним весомым аргументом в пользу 
данного метода является возможность более эф-
фективного обнаружения смешанных инфекций, 
поскольку использование стандартных прайме-

ров не всегда позволяет определить смешанные 
инвазии из-за различных соотношений генетиче-
ских комплексов G. lamblia в образцах [26].

Для успешности генотипирования и отнесе-
ния к тому или иному комплексу исследователи 
рекомендуют использовать метод многолокусно-
го генотипирования, включающий параллельное 
одномоментное применение праймеров на раз-
личные локусы.

Так, при проведении многолокусного геноти-
пирования с праймерами для bg, gdh и tpi китай-
скими исследователями было описано несколько 
новых подтипов генетических комплексов. В ге-
нетической группе А определили 6 подтипов: А1 
и А5 относятся к подгруппе AI, подтипы А2, А3 и 
А4 — к AII, А6 — к AIII. Эти подтипы в основном 
различаются всего лишь одной точечной мутаци-
ей.

В научной литературе встречаются сведения 
об использовании рибосомного межгенного спей-
сера (IGS region of rDNA) как в одиночку, так и 
при многолокусном генотипировании. Локус IGS 
G. lamblia представляет собой высоковариабель-
ную область, позволяющую дифференцировать 
основные генетические комплексы паразита. 
Однако в настоящее время данных о последова-
тельностях эталонных изолятов, доступных для 
сравнения в GenBank, недостаточно, что затруд-
няет использование локуса IGS при проведении 
исследований [26].

Применение метода многолокусного геноти-
пирования с использованием метода определения 
полиморфизма длин рестрикционных фрагментов 
позволяет с большей уверенностью говорить о до-
стоверности. Во время оценки результатов геноти-
пирования при использовании только одного локу-
са нельзя исключить влияние таких факторов, как 
качество полученного генетического материала, 
которое во многом зависит от способа экстракции, 
наличия ингибиторов и количества ДНК. Помимо 
этого отрицательный результат может быть свя-
зан с неполной комплементарностью нуклеотидов 
гена-мишени и используемых праймеров, что мо-
жет приводить к отсутствию амплифицированного 
фрагмента и, как следствие, невозможности гено-
типирования изолятов.

Метод ПЦР с последующим рестрикционным 
анализом локусов bg, tpi и gdh продолжает оста-
ваться классическим методом генотипирования 
G. lamblia, в то же время ведутся поиски новых 
локусов для проведения быстрой и малозатрат-
ной диагностики.

Секвенирование G. lamblia
Определение нуклеотидных последова-

тельностей различных вариантов способствует 
пониманию особенностей паразита G. lamblia и 
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позволяет проводить сравнительные молекуляр-
но-генетические исследования внутри отряда 
простейших — дипломонад [8]. По состоянию на 
июль 2024 г. в международной базе нуклеотид-
ных последовательностей GenBank имеются ре-
ференсные геномы для 6 изолятов.

Секвенирование по Сэнгеру продолжает 
оставаться эталонным в молекулярных исследо-
ваниях благодаря своей точности, сравнитель-
ной простоте [27]. Первая секвенированная по 
Сэнгеру последовательность генома G. lamblia 
опубликована в 2007 г. (комплекс А изолят WB). 
В последующие годы были опубликованы другие 
геномные последовательности G. Lamblia, выде-
ленные от человека — комплекс В (GS, GS-B и 
BAH15c1) и А (DH, AS175 и AS98), от свиней — 
сборка Е (Р15) и собак — С и D. В связи с совер-
шенствованием методов секвенирования инфор-
мация о геномах эталонных изолятов постоянно 
обновляется [8].

Многие геномные последовательности по-
лучены с помощью технологий секвенирования 
второго поколения (next generation sequencing 
(NGS)). Несмотря на высококачественное считы-
вание с относительно низким уровнем ошибок, 
небольшая длина прочтений (~300 п. н.) услож-
няет процесс сборки, из-за чего полученные по-
следовательности остаются фрагментирован-
ными [28]. Показано, что для генотипирования 
G. lamblia NGS эффективны в той же степени, как 
ПЦР и секвенирование по Сэнгеру, и обладают 
большей чувствительностью в отношении обна-
ружения смешанных инвазий [29].

Напротив, платформы секвенирования 
третьего поколения производят гораздо более 
длинные считывания (~10 000 п. н.), но имеют 
более высокий уровень ошибок (10–15 %). Теку-
щий эталонный изолят (WB-C6, клон исходного 
изолята WB) был повторно проанализирован с 
использованием технологии одномолекулярно-
го секвенирования третьего поколения (single 
molecule real time sequencing (SMRT)). Для полу-
чения качественных новых геномных последо-
вательностей ученые предлагают использовать 
гибридный подход с применением технологий 
второго и третьего поколения, которые компен-
сируют недостатки друг друга. Данный метод 
позволяет проводить глубокий анализ основных 
источников генетической изменчивости между 
изолятами простейшего, которые могут влиять 

как на патогенность, так и на взаимодействие с 
популяцией хозяев [28].

Накопление знаний о генетических последо-
вательностях изолятов, принадлежащих к раз-
личным генетическим комплексам и полученных 
не только от человека, но и от животных, необ-
ходимо для понимания генетического разнообра-
зия, патогенности G. lamblia, способности пато-
гена избирательно инфицировать определенный 
вид хозяина. Данные сведения также будут спо-
собствовать выявлению новых генетических 
маркеров для диагностики, установления источ-
ников инвазии и определения генов резистент-
ности к противопротозойным препаратам. Более 
того, полученные данные могут быть использова-
ны для определения мишеней для эффективной 
этиотропной терапии и разработки иммунобио-
логических лекарственных средств.

Заключение
Простейшее G. lamblia вносит существенный 

вклад в заболеваемость невирусными диареями 
по всему миру и с течением времени не теряет 
своей актуальности. Разнообразие клинических 
проявлений, наличие и малая изученность от-
даленных последствий, отсутствие достоверных 
данных о территориальной распространенности 
генетических комплексов и их связи с эпидеми-
ческими и патогенетическими проявлениями сви-
детельствуют об актуальности и необходимости 
проведения дальнейших молекулярно-биологи-
ческих исследований с использованием больше-
го количества маркеров и поиска новых подходов 
генотипирования. В настоящее время более оче-
видной становится необходимость оптимизации 
системы классификации G. lamblia, что позволит 
разделить генетические группы и их подгруппы, 
облегчит проведение молекулярно-эпидемио-
логических и сравнительных исследований, ко-
торые помогли бы выявить ранее не изученные 
факторы риска распространения инвазии. Много-
локусное генотипирование является актуальным 
в проведении исследований, так как типирование 
только по одному локусу часто может привести 
к противоречивым выводам. Для выявления но-
вых генетических маркеров, способствующих 
проведению генотипирования, требуется больше 
информации о результатах полногеномного ана-
лиза G. lamblia.
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